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最も一般的となっている。一方、長らく微生物においては Baas Beckingによる"Everything is everywhere, but 

















(1) マレーシアと日本の放線菌の比較 ―中性条件での分離株を用いた比較― 
熱帯と温帯の放線菌を比較するため、マレーシアの Selangor 州及び日本の東京都奥多摩の土壌より中性
条件で分離した分離株約千株ずつを比較した。培養菌体 DNA を鋳型とした PCR 法と直接シーケンスによる
16S rRNA 遺伝子の部分塩基配列決定を行い、相同性検索による分類群推定、OTU(operational taxonomic 
unit)解析を行った。その結果、両地域の科レベルでの分離頻度はほぼ一致したが、属レベルでは大きく異な
っていた。共通分類群の比率も低次分類群になるほど低くなり、属レベルでは 33 属中 16 属、種レベルでは
258 OTU 中 41 OTU のみが共通であった。種レベルでの重複を株数で比較すると、共通した 41 OTU に
54.5%の株が属しており、少ない共通 OTUに多くの株が集中していた。一方、片方の地域のみの OTUは少な
い株で構成されているものが多く、共通 OTU では OTU あたりの平均株数が 23.6±37.3 であったのに対し、
マレーシア固有OTUでは 4.40±7.60、日本固有OTUで 3.19±7.03であった。また、マレーシアから新科新属
と推定される株が 2 株見出された。以上のことから、マレーシアと日本の放線菌は高頻度に分離される OTU
を除いて重複が少ないことがわかった。 
 
(2) マレーシアと日本の放線菌の比較 ―酸性条件での分離株を用いた比較― 
さらに熱帯と温帯の放線菌を比較するため、マレーシアと日本で分離した好酸性放線菌の比較を行った。
分離源にはマレーシアの Johore 州、Perlis 州、Pahang 州の土壌及び落葉、日本の富山県、鹿児島県の土壌
を用いた。分離には酸性培地を用いた。分離株について、リン酸緩衝液入り寒天培地による好酸性性(pH4.0
～6.0)の確認と、研究(1)と同様に分類群の推定と OTU 解析を行った。その結果、マレーシア分離株 122 株中
87 株、日本分離株 145 株中 79 株に好酸性性が確認された。好酸性株は好酸性放線菌として近年記載され
た、Streptacidophilus, Actinospica, Catenulispora に加え、Actinoallomurus, Streptomyces 他 2 属に属する
OTU に属していた。両地域の比較では、マレーシア株 7 株が属していた Actinoallomurus は日本からは検出
されず、逆に日本株 10株が属していた Catenulispora はマレーシアからは検出されなかった。OTU 解析では、
好酸性 31 OTUのうち両地域の株が含まれるものは 3 OTUしかなく、共通のOTUは少ないことがわかった。
また、好酸性 OTUは既知種との相同性が低いものが多く、99%未満のものが 71%を占めていた。また、マレー










OTUをその検出パターンから、広域分布 OTU、東洋区分布 OTU、旧北区 OTU、および固有 OTUに分類し、
その特徴を検討したところ、広域分布 OTUは分離株数は多いものの OTU数としては少なく、固有 OTUが多
様性拡大に寄与していることが分かった。また、固有OTUは既知株との相同性が広域分布OTUに比べて低






の関係を明らかにするため、茨城県(9993)とアメリカ(ATCC 55098)のタクロリムス生産株 2 株、及び茨城県
(49A)と千葉県(6260)、ニュージーランド(94128)の生産が推定されていた株 3株、94128が属すると推定された
Streptomyces kanamyceticusのタイプ株(KCC S-0433T、長野県)について、16S rRNA遺伝子配列の系統解析
を行った。また、生産推定株と KCC S-0433Tについては培養物の LC-MS分析によりタクロリムスの生産性を
検討した結果、全株で生産性が確認された。系統解析では、9993、49A、6260 が系統樹上でクラスターを形成
し、94128 と KCC S-0433Tは別クラスターを形成し、更に ATCC 55098 はこれら 2 クラスターとは別に位置し
ていた。つまり、日本では 9993 の系統および S. kanamyceticus に属する生産株が生息し、ニュージーランド






























リムス生産株を用いて 16S rRNA 遺伝子配列による系統解析を行い、系統ごとに地理分布が異なること
を示した。これらの研究では未解明な点の多い放線菌の生物地理について、放線菌の分離法開発や多数
株からの DNA配列情報取得の手技開発も行いながら、アジアの国々の研究者とも共同し、動植物の生物
地理の知見との比較も行うなど広い視野に立って進められ、新規の知見を得ている。本研究の成果は、
放線菌からの新規有用化合物探索などの応用研究への展開も期待できる。 
 以上の研究成果は、村松秀行氏が自立して研究活動を行うに必要な高度の研究能力と学識を有するこ
とを示している。したがって，村松秀行氏提出の論文は，博士（生命科学）の博士論文として合格と認
める。 
 
 
